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Resumen

Durante la fermentacion malolatica (FML) las bacterias del acido lactico (BAL) decarboxilan
el acido L-malico transformandolo en acido L-lactico y contribuyen a la calidad del vino al
reducir su acidez y aportar a su aroma y sabor. De este modo, las BAL aportan al terroir
caracteristico de cada vino, y su diversidad en el viedo dependera de factores como clima,
suelo, varietal vinico y practicas culturales y de vinificacién. En la region viticola bonaerense
(Argentina) no existen aun estudios sobre la diversidad microbiolégica asociada a suelos,
vides, mostos y vinos, conocimiento crucial para seleccionar cepas indigenas con fines
enoldgicos. Para iniciar este analisis se realizé la secuenciacion masiva del gen 716S rRNA
de muestras de suelo, rizosfera, mosto y vinos de dos bodegas del SO bonaerense
(Saldungaray y Al Este, Buenos Aires, Argentina), obteniéndose 123.379 secuencias y
5.323 OTUs. Se observaron indices de diversidad elevados, con diferencias significativas
entre muestras de suelo y rizosfera respecto de mosto y vino. Los andlisis taxonémicos
mostraron como filo mayoritario en suelo y rizésfera a Proteobacteria (especialmente
Alphaproteobacteria, con predominancia de Rhizobiales), y en mosto y vino a
Proteobacteria, con predominancia de las Alphaproteobacteria Rhodospirillales 'y
Sphingomonadales. Estos hallazgos, constituyen un primer aporte al conocimiento de las
comunidades bacterianas de una region vitivinicola en desarrollo y contribuiran a optimizar

procesos productivos y practicas agricolas sustentables.
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Introducciéon por bacterias del acido lactico (BAL),

. _ principalmente ~ Oenococcus  oeni 'y
La vinificacion involucra dos fermentaciones ] ,
Lactobacillus plantarum, que consiste en la

sucesivas, una primaria o alcohdlica (FA), . o o o
conversion del acido L-malico en acido L-

llevada a cabo por levaduras, y una | )
lactico y CO2. La FML juega un rol

secundaria o malolactica (FML), conducida
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importante, especialmente en la produccion
de

deacidificacion que conduce a la estabilidad

vinos tintos, generando una
microbioldgica por remocién del malato como
potencial fuente de energia. Desde el punto
de vista organoléptico, el metabolismo de las
BAL provoca cambios en los contenidos de
diversos  compuestos  organicos que
contribuyen a modificar el aroma y mejoran la
calidad del

actividades enzimaticas como - glucosidasa

producto. En particular, las
con capacidad de hidrolizar glicoconjugados
no volatiles presentes en la uva, liberando asi
aromaticos,

compuestos esterasas,

proteasas, enzimas involucradas en el
metabolismo del citrato y en la degradacion
de acidos fenolicos (Swiegers et al. 2005,

Lerm et al. 2011, lorizzo et al. 2016).

En Argentina, las practicas tradicionales de
vinificacién fomentan las FML espontaneas,
conducidas por la microbiota nativa, para
realzar la tipicidad regional de los vinos. Sin
embargo, la falta de predictibilidad de los
procesos naturales, sumado a los riesgos de
paradas de fermentacion y de contaminacion
microbiana, puede incidir negativamente en
los costos de produccion. Por esto, el empleo
de cultivos iniciadores desarrollados con
cepas autoctonas de cada region vitivinicola
internacional

es hoy una practica muy

extendida, por su mejor adaptaciéon al
proceso de vinificacion y por mantener la

tipicidad regional.

El concepto de terroir reviste suma
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importancia en vitivinicultura,

ya
relaciona los atributos sensoriales del vino

que

con las condiciones ambientales del vifiedo.
Se lo puede definir como un ecosistema
interactivo en un determinado ambiente, que
incluye clima, suelo y planta, asi como las
técnicas locales de viticultura y vinificacion.
Se

geograficos, de variedad de uva y climaticos

ha demostrado que Ilos factores
dan forma a las comunidades de bacterias y
hongos de las uvas, a través del tiempo de
cultivo de las vides (Bokulich et al. 2013,
2014) y que existen diferencias genéticas
significativas entre comunidades microbianas
de diferentes localizaciones geograficas, que
afectan diferencialmente el fenotipo del vino
(Knight et al, 2015). Se ha estudiado también
el rol que las interacciones microbianas
juegan en la sanidad de la vid, la calidad del

fruto y del vino (Barata et al. 2012).

La vitivinicultura bonaerense constituyd una
pujante agroindustria hasta mediados del s.
XX (Ospital, 2003), resultando finalmente
relegada por motivos econémicos, politicos y
sociales. Desde principios de los 2000 se ha
iniciado su recuperacion a través de
emprendimientos que hoy muestran distinto
grado de desarrollo. En la prov de B Hay 49
vinedos, con 145 ha cultivadas, que
representan el 0,2% del total de vifedos
registrados y el 0,07% de la superficie
cultivada de vid en Argentina. Hasta el
presente no existen estudios sobre Ila
diversidad biolégica de suelos asociados a

vides, mostos y vinos de la regién viticola
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bonaerense y todo programa de selecciéon de
cepas indigenas de BAL con fines enoldgicos
implica conocer la extensién y diversidad de
la biota autéctona con la cual la cepals
Se

propone iniciar el analisis de esa diversidad

seleccionada/s debera/n competir.

aplicando, en una primera etapa, métodos

metagenomicos y bioinformaticos para
estudiar la microbiota de suelo, rizésfera,
mostos y vinos en vifiedos y bodegas del SO
bonaerense. Posteriormente, y con vistas a la
formulacién de cultivos malolacticos nativos,
capaces de contribuir a la expresion del
terroir diferencial de estos vinos, se
realizaran aislamientos de las especies de
BAL predominantes en FML espontaneas y
exitosas. Los mismos seran identificados,
tipificados y caracterizados enolégica y
tecnoldgicamente para luego seleccionar
aquellas cepas con capacidad de llevar a
cabo una FML controlada. Finalmente se
evaluaran las estrategias de implantacién en
mosto y vino y el desempeno de las cepas en
cada caso, en ensayos de vinificacion a
escala de laboratorio. La propuesta integra
un proyecto general orientado al disefio de
cultivos malolacticos formulados con cepas
de BAL indigenas de diferentes regiones
vitivinicolas del pais, y la busqueda de las
condiciones O6ptimas de empleo para la

obtencién de vinos de calidad diferenciada.

Mediante metodologias de secuenciacion

masiva (high-throughput sequencing) 'y
liguida de

performance (UHPLC/QTOF MS), Bokulich et

cromatografia ultra  alta
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al. (2016) probaron que los consorcios de

hongos y bacterias involucrados en las
fermentaciones vinicas, correlacionan con la
composicion quimica de los vinos terminados
y permiten predecir la abundancia de
metabolitos en los mismos. Los estudios
metagendmicos, fundamentalmente la
secuenciacion basada en amplicones de
marcadores filogenéticos (secuencias
parciales de los genes 16S rRNA en bacterias
y arqueas, o 18S rRNA en eucariotas, o del
ITS, en

hongos y levaduras), que se complementan

espaciador interno transcripto -

con estudios transcriptdmicos (secuenciaciéon
de cDNA) y tecnologias funcionales como
protebmica y metabolomica, brindan
informacion no sélo de la estructura de la
comunidad (riqueza de especies, diversidad
y distribucién) sino también de la funcidn

potencial de la misma.
Objetivos

El objetivo general del trabajo fue iniciar la
caracterizacion de la diversidad de la
microbiota procariota de suelos y rizésfera
asociada a vides y vinos del varietal Malbec,
en dos bodegas del SO de la provincia de
Buenos Aires, Argentina y analizar la posible
de

bacterias y arqueas presentes en suelo y

correlacion entre las poblaciones

rizésfera, con las presentes en los vinos.

Materiales y Métodos

Recoleccion muestras:

de Suelo _y
rizosfera: Se tomaron muestras del varietal

Malbec, de las bodegas Saldungaray y Al

Asociacior

GRUPO MONTEVIDEO

\Y,

VNS

n de Universidades



JORNADAS DE JOVENS
PESQUISADORES

23 A 25 DE OUTUBRO DE 2019

Este, 2 a 3 semanas previas a la vendimia
2017. Se ingreso al interior de las parcelas
para realizar la recoleccion a 20-30 cm de
profundidad a partir de la base de 3 plantas,
dejando una planta por medio. A su vez,
hilera por medio, se volvié a repetir 2 veces
mas,obteniendo 9 muestras, que se
agruparon aleatoriamente de a tres, logrando
asi los triplicados biolégicos.

Vino: Las muestras se tomaron durante el
proceso fermentativo, obteniéndose asi

mosto, fermentacién alcohdlica final y
fermentacion malolatica, correspondientes al
varietal Malbec, de la vendimia 2017. Para la
vendimia 2018, debido a las condiciones
sblo se

climaticas desfavorables, logro

obtener una muestra de mosto para

elaboracion de Champagne, conformada por

una mezcla de varietales Pinot Noir,
Chardonnay, Sauvignon y Malbec.
Procesamiento de las muestras: Los

triplicados biologicos de suelo se procesaron
para separar las raices de la tierra, en
condiciones aseépticas, y luego obtener la
tierra circunscripta a las raices (rizésfera).
Por otra parte, se alicuotaron 35 mL de cada
muestra de vino en falcons, se centrifugaron
15 a 8000 rpm, y los pellets fueron lavados
con buffer Tris-EDTA (TE) (20:2 mM).

Extraccion de DNA genémico: EI DNA
gendmico total fue extraido mediante el kit
FastDNA Spin Kit for Soil (MP biomedical).
Para las muestras de suelo y rizésfera, se
llevé a cabo el protocolo descrito por el kit
(Ospital, M. S. et al. 2003). En el caso de las
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muestras de vino, la etapa de lisis de dicho
procedimiento no fue exitoso y debio
modificarse. Dell pellet lavado con buffer TE,
y resuspendido en buffer PBS, se coloco 1
mL en tubos Eppendorf con beads (provistos
por el kit), y se realiz6 la lisis en diferentes
condiciones: A. Tratamiento con lisozima 30°
a 37°C y ciclo de 40" de bead beater. B.
°C,
agregado de buffer de Lisis MT (provisto por
el kit), y ciclo de 10” de bead-beater. C. Buffer

de Lisis MT, un ciclo de 5’ de bead-beater, e

Tratamiento con lisozima 35 a 37

incubacion con lisozima 30°. D. Buffer de Lisis
MT, dos ciclos de 1’ 30”, con incubacion de 2’
de hielo entre cada ciclo. E. Buffer de Lisis
MT, dos ciclos de 1’ 30”, con recuperacion de
sobrenadante entre ciclo. F. Buffer de Lisis
MT, dos ciclos de 1' 10”, con recuperacion de
sobrenadante entre ciclos.

El DNA obtenido se visualizdé en un gel de
agarosa 1%, tefido con bromuro de etidio
(0,5 mg/mL), en presencia de un /ladder de
400 pb y otro de 1 Kpb, para controlar su
grado de integridad. Mediante un equipo
Nanodrop (NanoDrop® ND-1000 Thermo
Scientific) se determin6 la absorbancia de
cada muestra, conservando aquellas con
concentracion superior a 20 ng/uL, y relacién
280/260 > 1.7.

Secuenciacién: Las muestras se enviaron a
Macrogen Korea (Seoul, Rep de Korea)
donde se prepardé la biblioteca para
Fusion DNA

Plymerase Nextera XT Index Kit V2), y se

amplicones (Herculase I

realiz6 la secuenciacion apareada (paired-
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ends) de la regién hipervariable V3-V4 del
gende 16S rRNA, mediante lllumina (MiSeq),
con amplicones de 301 pb de longitud.

Anadlisis Bioinformatico: Las secuencias
crudas fueron demultiplexadas, depuradas
segun mediante
QIIME2-2019.4 (Bolyen, E. et al. 2018). Las

secuencias quiméricas se filtraron y los

calidad y analizadas

extremos se trataron con el plugin g2-DADA2
(Callahan, B. J. et al. 2016.), eliminando las
regiones de baja calidad. Las secuencias
correspondientes a DNA mitocondrial vy
cloroplastico se depuraron mediante los
plugins “giime taxa filter-table” y “qiime taxa
filter-seqs” (McDonald, D. et al. 2012).

Utulizando el plugin “giime diversity”, se
obtuvieron los parametros de estimacion de
diversidad tanto alfa (intra muestra) como
Unidades

observadas

beta (entre muestras):

Taxondmicas Operativas
(OTUs), indice de diversidad de Shannon; y
matrices de distancia segun la métrica de
fraccion unica (UniFrac) no-ponderado. Los
analisis mencionados se realizaron a dos
920,

incluyendo asi las secuencias de vino, suelo

profundidades de muestreo (PM):

y rizésfera en un mismo analisis; y 7738,
excluyendo las secuencias correspondientes
a muestras de vino. La significancia de los
resultados obtenidos para la diversidad beta
se evalué mediante el método PERMANOVA
(test pseudo-F), con 999 iteraciones de
permutacion, mientras la correspondiente a
resultados de diversidad alfa se evalud por el

método no-paramétrico de Kruskal-Wallis

TS CoY

(Kruskal, W. H., & Wallis, W. A. 1952).

La evaluacién de la profundidad de muestreo
se realiz6 mediante curvas de rarefaccion,
obtenidas con el plugin giime diversity alpha-
rarefaction de QIIME2-2019.4.

Por ultimo, el analisis taxonémico se realizo
con 13 6 del
Greengenes (McDonald, D. et al. 2012,
DeSantis, T. Z. et al. 2006), el plugins “qgiime

la versidon clasificador

feature-classifier classify-sklearn” (Bokulich,
N. A. et al. 2018, Pedregosa, F. et al. 2011),

graficando con “giime taxa barplot’.

Resultados y Discusion

Se analizaron un total de 16 muestras, 12 de
suelo y rizésfera (2 bodegas, con triplicados
biolégicos para cada una), de -cultivares
Malbec (bodegas Saldungaray,Saldungaray,
y Al Este, Médanos, Provincia de Buenos
Aires, Argentina), y 3 muestras de vino
(vendimia 2017, y una de mosto (vendimia
2018, bodega Saldungaray), a partir de las
cuales se obtuvo DNA total. Para optimizar la
eficiencia del kit utilizado y obtener DNA
genomico poco degradado, se probaron
diferentes métodos de extraccién. Con las
muestras de suelo y rizosfera, se siguieron
las indicaciones del fabricante. En el caso de
las muestras de vino, se concentraron y se
optimizé la recuperacién de DNA gendémico
total, a fin de obtener la mayor cantidad de
secuencias posibles. Las estrategias A, B, C
y E condujeron a muestras de DNA
degradado, mientras que con la estrategia D

se obtuvo un DNA gendmico total de buena
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calidad y con mayor concentracion, la
estrategia F, permitié obtener DNA de calidad
similar, pero con menor concentracion. Por
ello, se seleccioné el proceso de lisis descrito

por la estrategia D.

Diversidad: Para caracterizar la diversidad
de la microbiota de bacterias y arqueas
presentes en las muestras de suelos,
rizosfera y vinos, se utilizé un enfoque
independiente de cultivo. Se realizé6 la
secuenciacion masiva de la region variable
V3-V4 del gen 16S rRNA, como marcador de
la comunidad procariota, obteniendo un total
de 123.379 lecturas (libres de secuencias
quiméricas y de DNA cloroplastico y
mitocondrial) que superaron los filtros de
calidad, con valores lecturas/muestra minimo
de 920 y maximo de 14270; y un total de 5323

OTUs.

Mediante el analisis de curvas de rarefaccion

se estudio la profundidad de secuenciacion.

\
VN>
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La estabilizacién de las curvas (en este caso,
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OTUs observadas), indica que la muestra se
acerca a su saturacion (Rodriguez &
Konstantinidis, 2014) y que la profundidad de
result6 adecuada

secuenciacion para

caracterizar las poblaciones procariotas,
proporcionando una buena cobertura de las
comunidades y asegurando una adecuada
representacion de diversidad y clasificacion

taxonomica en los resultados (Figura 1).

Antes de efectuar los analisis de diversidad
se realizaron dos sub-muestreos, con el
objeto de obtener resultados comparables
estandarizando de manera aleatoria un
nuamero de secuencias fijo para cada
muestra. Estos sub-muestreos se efectuaron
a dos niveles de profundidad, con la finalidad
de analizar la diversidad entre las muestras
mas semejantes, como suelo y rizésfera (PM
de 7738) y de estudiar la semejanza o

disimilitud entre este grupo con las muestras
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Figura 1: Analisis de rarefaccion de estimaciones de riqueza en las comunidades
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de vino, de las cuales se obtuvo menor
cantidad de secuencias (PM de 920, para

incluir a todas).

Se realizd, por un lado, un andlisis de
diversidad alfa, referida la diversidad de una
unidad, muestra, ensamblaje o habito
(Rosenzweig, M. L. 1995) definidos, y que se
suele describir como la riqueza de OTUs; y
por otro, se compard la diversidad entre las
comunidades a lo largo de gradientes, y/o
separadas por tiempo y espacio, analisis
comunmente conocido

(Whittaker, R. H. 1960).

diversidad beta

La riqueza (numero de OTUs) se evalud
mediante el indice de Shannon (Shannon, C.
E., & Weaver, W. 1949)., que considera el

TS CoY

numero de especies Unicas y su abundancia
relativa dentro de cada muestra (Figura 2).
Con PM de 920 lecturas, se obtuvo menor
cantidad de OTUs totales que con PM 7738,
debido a la menor cantidad de secuencias
para el analisis. En el primer caso, se obtuvo
un maximo de 366 OTUs y un minimo de 44;
y en el segundo, un maximo de 656 OTUs y
un minimo de 301 (Figura 2 A y C). En
ambos muestreos, el numero de OTUs en las
muestras de vino fue significativamente
menor que en suelo y rizésfera (p<0.05),
diferencia atribuida principalmente a que en
el proceso fermentativo sélo un grupo
minoritario de microorganismos sobrevive a
las condiciones adversas del mismo (elevada

concentracion de etanol, presencia de SO2,
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Figura 2: Analisis de valores de Riqueza e indice de diversidad de Shannon. A. y B.
Profundidad de muestreo de 920, incluyendo todas las muestras de vino, suelo y rizosfera.
C. y D. Profundidad de muestreo de 7738, suelo y rizésfera de ambas bodegas.
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escasez de nutrientes, etc). Por otra parte, el
elevado indice de diversidad de Shannon,
evidenciado en las muestras de suelo y
rizosfera, da cuenta de la riqueza y equidad
interna de las mismas en comparacion con
las de vinos,

afectadas por el sesgo

mencionado (Figura 2 C y D).

Para comparar la estructura de poblaciones
microbianas procariotas entre las distintas
muestras, se analiz6 la diversidad beta,
utilizando UniFrac no-ponderado, que
consiste en medir la distancia filogenética
entre conjuntos de taxones de un arbol
filogenético como la fraccion de la longitud de
la rama del arbol que conduce a los
descendientes de un entorno u otro. La
medida calculada representa la cantidad total
de evolucioén que es Unica para cada estado.
El operén rRNA se utiliza como marcador
filogenético de la cantidad relativa de
evolucion de esas secuencias (Lozupone, C.
et al. 2005). Se calcularon las distancias en
los perfiles taxondmicos de cada una,
obteniendo una matriz de distancias entre
todas las muestras, a las dos PM evaluadas
(920: suelo, rizosfera y vino / 7738: suelo y
rizésfera). La similitud/disimilitud se evalu6
aplicando la métrica de UniFrac no-
ponderada que permitié obtener la distancia
genética entre OTUs en cada muestra,
respecto de las OTUs de otras muestras
(Chen et al., 2012). La matriz de distancias
resultante permitié obtener la distribucién de
graficos de

(PCoA),

las comunidades en

Coordenadas Principales

TS CoY

observando un agrupamiento entre las
muestras de suelo y rizésfera de bodega
Saldungaray, mientras que las
correspondientes a suelo y rizosfera de
bodega Al Este, se ubicaron mas distantes, y
espacialmente separadas de las anteriores
(Figura 3 A y Tabla 1A). Sin embargo,
cuando se verificé la significancia de esa
aparente division
PERMANOVA, no se obtuvieron diferencias

significativas entre muestras de suelo y

en grupos mediante

rizosfera segun su
(0.091<p<0.115) (Figura 3B y Tabla 1B), lo

cual podria atribuirse a la relativa cercania

procedencia

entre ambas bodegas (146 km), que

determinaria condicione suficientemente
similares sin impacto en la diversidad de las
Se
realizando estudios tendientes a determinar
tipo y

caracteristicas del suelo, principales factores

comunidades  microbianas. estan

la influencia del clima y del

a tener en cuenta.

Por el contrario, las poblaciones microbianas
presentes en las muestras de vino resultaron
ser significativamente diferentes (p<0.05)
respecto a las muestras de suelo y rizésfera
(independientemente de su procedencia)
(Figura3 Ay B).
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Figura 3: Analisis de Coordenadas Principales de las comunidades microbianas
(procariotas) por UniFrac no-ponderado. A. Profundidad de muestreo de 920,
incluyendo todas las muestras de vino, suelo y rizosfera. B. Profundidad de muestreo
de 7738. suelo v rizosfera de ambas bodeaas.
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A Tamano de Muestra Permutaciones P
Grupo 1 Grupo 2
Suelo-AE Suelo-S 6 999 0,097
Rz-AE 6 999 0,0115
Rz-S 6 999 0,091
Vino-S 7 999 0,019
Suelo-S Rz-AE 6 999 0,096
Rz-S 6 999 0,094
Vino-S 7 999 0,032
Rz-AE Rz-S 6 999 0,094
Vino-S 7 999 0,021
Rz-S Vino-S 7 999 0,028
B Tamario de Muestra Permutaciones o]
Grupo 1 Grupo 2
Suelo-AE Suelo-S 6 999 0,094
Rz-AE 5 999 0,307
Rz-S 6 999 0,094
Suelo-S Rz-AE 5 999 0,095
Rz-S 6 999 0,102
Rz-AE Rz-S 5 999 0,099
Tabla 1: Analisis multivariado PERMANOVA aplicado a UniFrac — no ponderado
(figura 3). A. Profundidad de muestreo de 920, incluyendo todas las muestras de
vino, suelo y rizosfera. B. Profundidad de muestreo de 7738, suelo y rizésfera de
ambas bodegas.

de

La comunidad procariota

Composicion taxonémica las
comunidades:
asociada tanto a suelo como a rizésfera de
de

compuesta

las vides, independientemente su

procedencia, estuvo
mayoritariamente por los filos bacterianos
Proteobacteria (35,8% a 71,3% del total de
OTUs), Chloroflexi (7,7% a 16,9%),
Actinobacteria (4,5% a 15,1%),
Planctomycetes, Acidobacteria y Firmicutes.
los filos menos abundantes,

Entre se

evidenciaron Gemmatimonadetes,

Bacteroidetes, Amatimonadetes y los
(TM7) vy

presentes

Saccharibacteria
(OD1),

candidatos

Parcubacteria en la

mayoria de las muestras de suelo y rizésfera.
Resulta interesante destacar que las arqueas
de

minoritaria por el phylum Crenarchaeota, que

estan representadas manera muy
contabiliza solamente 0,119% del total de
Del de OTUs

bacterianos obtenidos para cada muestra de

microorganismos. total
suelo y rizosfera, entre 8,6% y 13,6% no
pudieron asignarse a ningun Phylum. Este
porcentaje se reduce en las muestras de vino,
con del 4,4%
correspondiente a FML 2017 (Figura 4 A).
Entre las Alphaproteobacteria, la clase mas
de

Rhizobiales, con un minimo de 20,2% y un

un maximo en la

abundante, destaca la presencia
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Figura 4: Abundancia relativa de las comunidades microbianas en suelo, rizésfera (Al Este y Saldungaray) y vino
(Saldungaray 2017 y 2018). A. Nivel taxonémico: hasta Filo. B. Nivel taxondmico: hasta Orden (se muestran sélo

los 38 mas abundantes).

maximo de 45,1%. Miembros de este orden

se reconocen por sus propiedades
promotoras del crecimiento vegetal, dada su
capacidad de fijacién biolégica de nitrégeno
en leguminosas y no leguminosas. Le siguen
los Rhodospirillales y los Sphingomonadales
que varian entre 4,9% y 10% y entre 2,9% y
11,9%, respectivamente, en las muestras de

suelo y rizésfera. En muestras de vino

resultan mas abundantes (22,1% a 47,2% y
5,3% a 20% del total de OTUs en cada
muestra, respectivamente). Otros autores
han reportado resultados similares,
analizando comunidades bacterianas de
suelo y asociadas a raices dominadas
ampliamente por Proteobacteria spp., con
presencia variable de Acidobacteria spp,

Bacteroidetes spp., Planctomycetes spp. o
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Actinobacteria spp. (Vega-Avila et al., 2014;
Zarraonaindia et al., 2015; Oyuela Aguilar,
2019).

caracteristicas genéticas de las vides y su

En general se acepta que las
respuesta fisioldgica al tipo de suelo en el que
crecen, a las condiciones climaticas y al
los vifiedos factores
de

organolépticas particulares

manejo de son

determinantes las propiedades
del

Estudios

vino que

definen su terroir. recientes

destacan la contribucién de la microbiota
nativa de la vid en el proceso de elaboracion
de vinos de una region en particular,
evidenciando la existencia de patrones
biogeograficos (Burns et al., 2015; Bokulich
et al., 2016). Si bien estos analisis se
centraron principalmente en el estudio de la
microbiota de la uva, también se ha
destacado la importancia del microbioma de
los suelos locales en la definicion del terroir,
que también esta influenciado por el clima
local y las caracteristicas de los vifiedos.
Trabajando con 5 vifiedos de Long Island
(Suffolk Count, NY, USA), Zarraonaindia et
al. (2015) caracterizaron, en dos cosechas
sucesivas del varietal Merlot, la dinamica de
comunidades bacterianas asociadas a suelo,
hojas, flores, uvas y raices de la vid,
demostrando que la mayoria de las OTUs
bacterianas se originan en el suelo,
sugiriendo su potencial como reservorio de
bacterias que colonizan estas vides. También
evidenciaron que los factores edaficos, el
clima y las caracteristicas de los vifiedos

influyen en la filogenia y el potencial funcional

TS CoY

de de

relacionado con roles importantes en la

esta fuente microorganismos,
nutricion y sanidad vegetal. Estos autores no
observaron diferencias significativas entre las
comunidades bacterianas de rizésfera y de
suelo de cada muestra, resultado que
concuerda con los hallazgos del presente

trabajo. La estructura taxonomica de las

comunidades procariotas asociadas al
proceso de elaboracion de los vinos
analizados mostro diferencias

estadisticamente significativas respecto de
las comunidades asociadas a suelo y
rizésfera (p<0.05) (Tabla 1A). En todas las
muestras de mosto o vino el phylum
Proteobacteria resultd ser el dominante, mas
especificamente las Alphaproteobacteria con
una importante presencia de Rhodospirillales
y Sphingomonadales (Figura 4B) que
incluyen

generos potencialmente

detrimentales como Acetobacter o]
Gluconobacter. Grangeteau et al. (2017)
observaron un notable incremento de
Gluconobacter en vinos de fermentacion
organica, concluyendo que esto podria
explicar su mayor susceptibilidad al deterioro.
Si bien los vinos analizados en el presente
estudio no se elaboraron de manera

organica, este resultado evidencia la
necesidad de profundizar la investigacion. Es
de

Firmicutes, que aumentaron en proporcion a

destacable también la presencia
lo largo del proceso fermentativo: 5,9% en
mosto, 9,5% en FA 'y 9,7% en FML de las

muestras Malbec 2017. Por otra parte, el
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2018 se

especialmente, contando con un 30,5% de

mixto diferencia

mosto

Firmicutes de total de OTUs de la muestra, a
expensas de las Actinobacteria (0,5%) y
Proteobacteria (64,9%) (Figura 4A). Resulta
destacable que la poblacion de Firmicutes
esta proporcionalmente enriquecida en
(17,3%)

(12,5%), si se compara con las restantes

Clostridiales y Lactobacillales

muestras de vino (Figura 4B). Estos
resultados concuerdan parcialmente con lo
reportado por otros autores, reafirmando la
gran complejidad quimica y bioldogica de los
procesos fermentativos, particularmente los
espontaneos, que involucran
microorganismos autéctonos (Bokulich et al.,

2013; Belda et al., 2017).
Conclusiones

El presente es un analisis preliminar que

contribuye al conocimiento sobre las
comunidades bacterianas presentes en una
region considerada re emergente para la
produccién vitivinicola nacional y abre
posibilidades de optimizacion del proceso
productivo a través, por ejemplo, del empleo
de microorganismos nativos como iniciadores
de FML o de la modificacion de practicas
agricolas capaces de incidir en las
comunidades microbianas, contribuyendo a

mantener la sustentabilidad de los suelos.
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